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ACCGKAB 2180 bp DNA linear BCT 21-APR-1994 

A . carrageenovora genes cgkA and cgkB, partial, 

X71620 

X71620.1 GI:437973 
kappa -car rageenase . 
Pseudoalterornonas carrageenovora 
Pscudoal teromonas carrageenovora 

Bacteria; Proteobacter ia ; Gammaproteobacteria; Alteromonadales ; 

Alteromonadaceae; Pseudoalterornonas . 

1 

Barbeyron, T . , Henrissat,B. and Kloareg,B. 

The gene encoding the kappa-carrageenase of Alteromonas 

carrageenovora is related to beta-1 , 3-1 , 4-glucanases 

Gene 139 (1) , 105-109 (1994) 

94156170 

8112578 

2 (bases 1 to 2180) 
Barbeyron, T . 
Direct Submission 

Submitted { 1 5-APR-l 993 ) T. Barbeyron, CNRS, Place George Teissier, 
29680 Roscoff, FRANCE 

Location /Qua 1 i f iers 

1. .2180 

/organism=" Pseudoalterornonas carrageenovora" 
/mol_type="genomic DNA" 
/strain="ATCC 43555" 
/db_xref="taxon: 227" 
/clone="pKAl , pKA2 , pKA3 , pKA4 " 
557. .1934 
/gene="cgkA" 
557. .562 
/gene="cgkA" 
581. .586 
/gene="cgkA" 
726. .729 
/gene="cgkA" 
741. .1934 
/gene="cgkA" 
/ codon_start=l 
/transl_table=ll 
/product=" kappa- carraghenase" 
/protein_id="CAA50624 . 1 " 
/db_xref="GI : 437974" 
/db_xref="SWISS-PROT:P4 34 78" 

/trans lation="MKPISIVAFPIPAISMLLLSAVSQAASMQPPIAKPGETWILQAK 
RSDEFNVKDATKWNFQTENYGVWSWKNENATVSNGKLKLTTKRESHQRTFWDGCNQQQ 
VANYPLYYTSGVAKSRATGNYGYYEARIKGASTFPGVSPAFWMYSTIDRSLTKEGDVQ 
YSEIDVVELTQKSAVRESDHDLHNI VVKNGKPTWMRPGSFPQTNHNGYHLPFDPRNDF 
HTYGVNVTKDKITWYVDGEIVGEKDNLYWHRQMNLTLSQGLRAPHTQWKCNQFYPSAN 
KSAEGFPTSMEVDYVRTWVKVGNNNSAPGEGQSCPNTFVAVNSVQLSAAKQTLRKGQS 
TTLESTVLPNCATNKKVI YSSSNKNVATVNSAGVVKAKNKGTATITVKTKNKGKIDKL 
TIAVN" 
741. .815 
/gene="cgkA" 
2000. .2180 
/gene="cgkB" 
2000. .2004 
/gene="cgkB" 
2009. . >2180 
/gene="cgkB" 
/ codon_start=l 
/transl_table=ll 
/protein_id="CAA50625. 1" 
/db_xref="GI: 437975" 
/db_xref="SWISS-PROT: P43479" 

/trans lat ion="MKKVNLSSKWI ISISLLI ICDYVYLIRTNVNEQANAEATAHMHY 
KINNTKHSKGKLD" 



BASE COUNT 787 a 397 c 420 g 576 t 

ORIGIN 



Query Match 100.0%; Score 2180; DB 1; Length 2180; 

Best Local Similarity 100.0%; Pred. No. 0; 

Matches 2180; Conservative 0; Mismatches 0; Indels 0; Gaps 0; 



Qy 


l 


GATCATATCATTCCTTTGCAAATTAAAAATTCTCAAGATAGTCAAATAATTAGTTTTTTT 
1 1 1 1 1 1 1 1 1 I 1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 I 1 1 1 1 1 I 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 I 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
GATCATATCATTCCTTTGCAAATTAAAAATTCTCAAGATAGTCAAATAATTAGTTTTTTT 


60 


Db 


l 


60 


Qy 


61 


AAAGCTGACAAAGGGAGTGTGAGCAGGCAAGTACACCCACCTTGGCCTGTGCCTTGTAAA 
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 II 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 II 1 1 1 1 1 
AAAGCTGACAAAGGGAGTGTGAGCAGGCAAGTACACCCACCTTGGCCTGTGCCTTGTAAA 


120 


Db 


61 


120 


Qy 


121 


AGTAAACTGCAAGAGCAAGATAGTAGTGAGTCTAAAGAGAGTAAGGCAGAGCAAGTTAAA 
1 1 1 1 1 II 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 II 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 II t 1 1 1 1 1 M 1 1 1 1 
AGTAAACTGCAAGAGCAAGATAGTAGTGAGTCTAAAGAGAGTAAGGCAGAGCAAGTTAAA 


180 


Db 


121 


180 


Qy 

Db 


181 
181 


ATTAACAACTGCGTTGTACAGAACGCAATGCTGTACATAGAAAACAATTATTTCAACGAT 
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
ATTAACAACTGCGTTGTACAGAACGCAATGCTGTACATAGAAAACAATTATTTCAACGAT 


240 
240 


Qy 


241 


ATAAATATAGACACGGTTGCTTTTTCTGTTGGCGTAAGTCGCTCTTATCTCGTTAAACAA 
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
ATAAATATAGACACGGTTGCTTTTTCTGTTGGCGTAAGTCGCTCTTATCTCGTTAAACAA 


300 


Db 


241 


300 


Qy 


301 


TTTAAGTTAGCAACGAATAAAACGATTAATAATAGAATCATAGAAGTAAGAATAGAGCAG 
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 I 1 1 
TTTAAGTTAGCAACGAATAAAACGATTAATAATAGAATCATAGAAGTAAGAATAGAGCAG 


360 


Db 


301 


360 


Qy 


361 


GCTAAAAAAGTATTACTAAAAAAATCTGTTACAGAAACAGCTTATGAAGTTGGTTTTAAT 
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
GCTAAAAAAGTATTACTAAAAAAATCTGTTACAGAAACAGCTTATGAAGTTGGTTTTAAT 


420 


Db 


361 


420 


Qy 


421 


AACTCAAACTACTTCGCGACAGTTTTTAAAAAAAGAACAAACTACACGCCCAAGCAATTT 
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 I 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
AACTCAAACTACTTCGCGACAGTTTTTAAAAAAAGAACAAACTACACGCCCAAGCAATTT 


480 


Db 


421 


480 


Qy 


481 


AAACGTACTTTTTCCAGCTAAAACTACAACTAAATAACGATTAAAAGCCATTTTTAGAGA 
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 II 1 1 M 1 I 1 II 1 1 M 1 1 1 1 1 1 1 II 1 1 M M 1 1 1 M 1 1 M 
AAACGTACTTTTTCCAGCTAAAACTACAACTAAATAACGATTAAAAGCCATTTTTAGAGA 


540 


Db 


481 


540 


Qy 


541 


ACAGTAAAACCATTTTTTGAGGTTTGGTGTTGTATATAAATATTAAATATCCCCACTCGC 
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
ACAGTAAAACCATTTTTTGAGGTTTGGTGTTGTATATAAATATTAAATATCCCCACTCGC 


600 


Db 


541 


600 


Qy 


601 


TCAGCTTTTTTTGTGCGAGTTGTGAGAATTAGCTTAACAGGTAAGGTTTACGTATCTGTA 
M 1 1 1 1 1 1 1 1 M 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
TCAGCTTTTTTTGTGCGAGTTGTGAGAATTAGCTTAACAGGTAAGGTTTACGTATCTGTA 


660 


Db 


601 


660 


Qy 


661 


TATCTAAACTCTTCGAATATAACACTGTATCTGTTGCTGAGCTGTGGCTCAGTTCACACT 
1 1 1 1 1 1 II 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 I 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 I 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 I 1 1 I I I 
TATCTAAACTCTTCGAATATAACACTGTATCTGTTGCTGAGCTGTGGCTCAGTTCACACT 


720 


Db 


661 


720 


Qy 


721 


AACAAAGGATGGATAAATAAATGAAACCTATAAGTATTGTGGCATTCCCTATACCAGCTA 


7 80 


Db 


721 


1 1 M M 1 1 1 1 1 1 1 t II 1 II 1 M M M M 1 1 M M 1 II 1 1 M 1 1 1 1 II 1 1 1 1 1 t 1 1 1 i 1 II 
AACAAAGGATGGATAAATAAATGAAACCTATAAGTATTGTGGCATTCCCTATACCAGCTA 


780 


Ov 
Db 


781 
781 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 I 1 I 1 I I 1 1 I I 1 1 1 I | 1 I [ I I 

TAAGTATGCTTCTTTTAAGTGCAGTATCACAAGCAGCATCTATGCAACCTCCCATCGCAA 


Q A f\ 
O H U 

840 


Qy 


841 


AACCTGGTGAAACATGGATTTTACAAGCCAAACGCTCTGACGAATTTAACGTAAAAGATG 


900 


Db 


841 


M 1 M M II II 1 1 1 M 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 I 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
AACCTGGTGAAACATGGATTTTACAAGCCAAACGCTCTGACGAATTTAACGTAAAAGATG 


900 


Qy 


901 


CGACAAAGTGGAACTTTCAAACAGAAAACTATGGGGTATGGTCTTGGAAAAATGAAAATG 
1 1 1 II 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 I 1 1 1 I 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 II 
CGACAAAGTGGAACTTTCAAACAGAAAACTATGGGGTATGGTCTTGGAAAAATGAAAATG 


960 


Db 


901 


960 





961 


Db 


961 


Qy 


1021 


Db 


1021 


Qy 


1081 


Db 


1081 


Qy 


1141 


Db 


1141 


Qy 


1201 


Db 


1201 


Qy 


1261 


Db 


1261 


Qy 


1321 


Db 


1321 


Qy 


1381 


Db 


1381 


Qy 


1441 


Db 


1441 


Qy 


1501 


Db 


1501 


Qy 


1561 


Db 


1561 


Qy 


1621 


Db 


1621 


Qy 


1681 


Db 


1681 


Qy 


1741 


Db 


1741 


Qy 


1801 


Db 


1801 


Qy 


1861 


Db 


1861 


Qy 


1921 


Db 


1921 


Qy 


1981 


Db 


1981 



CGACAGTATCTAATGGCAAACTAAAATTAACCACTAAGCGAGAATCTCATCAACGTACAT 102 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CGACAGTATCTAATGGCAAACTAAAATTAACCACTAAGCGAGAATCTCATCAACGTACAT 102 0 



I M I II I M M M I I I I I M I I I M M M M M I II I M II M M ! I I M I M M M M I 



I I M I M II I I II II I I I M M I I I I I I I M M I I I M I I I M I M I i I I I I M M II II 



GTACATTTCCTGGCGTATCGCCTGCTTTTTGGATGTATAGCACCATTGACCGTTCATTAA 1200 
I I I I I M I i I I I I I I M I I I I I II I I I I I M I I I I M I I I I I I I I I I M I M I I I I I I I I 
GTACATTTCCTGGCGTATCGCCTGCTTTTTGGATGTATAGCACCATTGACCGTTCATTAA 1200 

CGAAAGAAGGGGATGTCCAATATAGCGAAATAGACGTAGTGGAACTTACTCAAAAAAGTG 12 60 
I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I M I I I I I M I I I I I 
CGAAAGAAGGGGATGTCCAATATAGCGAAATAGACGTAGTGGAACTTACTCAAAAAAGTG 1260 

CAGTGAGAGAGTCTGATCATGACTTACACAATATTGTAGTAAAAAATGGAAAACCAACAT 1320 
I II I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I M I I I I I I II I I I I 
CAGTGAGAGAGTCTGATCATGACTTACACAATATTGTAGTAAAAAATGGAAAACCAACAT 1320 

GGATGCGTCCAGGGTCTTTTCCGCAGACAAATCATAACGGATACCATCTACCTTTCGATC 1380 
I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGATGCGTCCAGGGTCTTTTCCGCAGACAAATCATAACGGATACCATCTACCTTTCGATC 1380 

CTCGAAATGACTTTCACACCTATGGTGTCAATGTAACTAAAGACAAGATCACTTGGTACG 14 4 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCGAAATGACTTTCACACCTATGGTGTCAATGTAACTAAAGACAAGATCACTTGGTACG 14 4 0 



M I I 1 II I M I I I II I I M M M M I I I I I II I M I II M II I I I 1 II I I I I M II I M I 



I I I I I I I I 1 I I I I I I I I It I I I I I I I I I 1 I I 11 II II I I I I I I I I II I I M I I 1 I I I I II 



CAGCGAATAAATCAGCAGAAGGCTTCCCAACATCAATGGAAGTTGATTATGTAAGAACGT 1 620 
I I I II I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I 
CAGCGAATAAATCAGCAGAAGGCTTCCCAACATCAATGGAAGTTGATTATGTAAGAACGT 1 620 

GGGTAAAGGTGGGCAATAACAACTCTGCTCCAGGCGAGGGGCAGTCATGTCCTAACACGT 1680 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGTAAAGGTGGGCAATAACAACTCTGCTCCAGGCGAGGGGCAGTCATGTCCTAACACGT 1680 

TTGT AGCTGTCAATAGTGTTCAACTAAGCGCAGCAAAACAAACACTTCGAAAGGGCCAAT 17 4 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGTAGCTGTCAATAGTGTTCAACTAAGCGCAGCAAAACAAACACTTCGAAAGGGCCAAT 17 4 0 

CTACAACGCTAGAAAGCACAGTTCTTCCAAACTGTGCAACCAACAAGAAAGTCATTTATT 1800 
I I I I I I I I I I I I I I II I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTACAACGCTAGAAAGCACAGTTCTTCCAAACTGTGCAACCAACAAGAAAGTCATTTATT 1800 



II II M M M I M I I I I 11 II M I I M M I I I II I M I I I I I I M I M 1 I M M I M ( M 



M II I I I I I M I M I II M I I I M I M I I M I II M I II M I I I I I I M 11 M M I M I I 



TTGCGGTGAATTAAGCTAACTCAAACTAGCCTCGAAGGATTGAGGCACTTTATTTATAGG 1980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I 
TTGCGGTGAATTAAGCTAACTCAAACTAGCCTCGAAGGATTGAGGCACTTTATTTATAGG 1980 

TCTCAGGCTTCGACTTTTTGGAGGGGGTATGAAAAAGGTAAATTTATCCAGCAAGTGGAT 204 0 
M I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I 
TCTCAGGCTTCGACTTTTTGGAGGGGGTATGAAAAAGGTAAATTTATCCAGCAAGTGGAT 204 0 



Qy 2041 AATTAGCATTAGTTTACTAATCATTTGTGATTATGTTTATTTAATACGAACAAACGTTAA 2100 

I I M M I I I I I I i I I I M M II II M I M I M II I M I II M I M M I M I [ M I M M I 
Db 2041 AATTAGCATTAGTTTACTAATCATTTGTGATTATGTTTATTTAATACGAACAAACGTTAA 2100 

Qy 2101 CGAGCAAGCTAACGCAGAAGCTACTGCACATATGCATTACAAAATAAATAATACGAAACA 2160 

I I II I I I I I M I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I It I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2101 CGAGCAAGCTAACGCAGAAGCTACTGCACATATGCATTACAAAATAAATAATACGAAACA 2160 

Qy 2161 CTCAAAAGGAAAGCTTGATC 2180 

i I I I It II I I I I I I M I I I I 
Db 2161 CTCAAAAGGAAAGCTTGATC 2180 



Title : 



US-09-988-201-6 



RESULT 1 
139507 

kappa-carraghenase - Alteromonas carrageenovora 
C; Species: Alteromonas carrageenovora 

C;Datc: 19-Jul-1996 #sequence_revision 19-Jul-1996 #text_change 08-Oct-1999 
C;Accession: 139507; S40202 

R;Barbeyron, T.; Henrissat, B.; Kloareg, B. 
Gene 139, 105-109, 1994 

A;Title: The gene encoding the kappa-carrageenase of Alteromonas carrageenovora is related to 
beta-l,3-l,4-glucanases. 

A/Reference number: 139507; MUIU: 94156170; PMID:8112578 
A/Accession: 139507 

A;Status: preliminary; translated from GB/EMBL/DDBJ 
A; Molecule type: DNA 
A/Residues: 1-397 <RES> 

A;Cross-references: EMBL:X71620; NID:g437973; P1DN : CAA50 624 . 1 ; PID:g437974 
C;Genetics : 
A; Gene : cgkA 

Query Match 64.9%; Score 2116; DB 2; Length 397; 

Best Local Similarity 100.0%; Pred. No. 7e-136; 

Matches 397; Conservative 0; Mismatches 0; Indels 0; Gaps 0; 

Qy 167 MKPISI VAFPIPAISMLLLSAVSQAASMQPPIAKPGETWILQAKRSDEFNVKDATKWNFQ 226 

I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1 MKPISIVAFPI PAISMLLLSAVSQAASMQPPIAKPGETWI LQAKRSDEFNVKDATKWNFQ 60 

Qy 227 TENYGVWSWKNENATVSNGKLKLTTKRESHQRTFWDGCNQQQVANYPLYYTSGVAKSRAT 286 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 61 TENYGVWSWKNENATVSNGKLKLTTKRESHQRTFWDGCNQQQVANYPLYYTSGVAKSRAT 120 

Qy 287 GNYGYYEARIKGASTFPGVSPAFWMYSTIDRSLTKEGDVQYSEIDVVELTQKSAVRESDH 34 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I [ I I I I I I I I I I I I 
Db 121 GNYGYYEAR1KGASTFPGVSPAFWMYSTIDRSLTKEGDVQYSETDVVELTQKSAVRESDH 180 

Qy 347 DLHNIVVKNGKPTWMRPGSFPQTNHNGYHLPFDPRNDFHTYGVNVTKDKITWYVDGEIVG 406 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 181 DLHNI VVKNGKPTWMRPGSFPQTNHNGYHLPFDPRNDFHTYGVNVTKDKITWYVDGEIVG 240 

Qy 4 07 EKDNLYWHRQMNLTLSQGLRAPHTQWKCNQFYPSANKSAEGFPTSMEVDYVRTWVKVGNN 4 66 

I I 1 I I I I I I I I I 1 I I 1 ] I I I I I I I I I I I I I I I I 1 1 I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
Db 241 EKDNLYWHRQMNLTLSQGLRAPHTQWKCNQFYPSANKSAEGFPTSMEVDYVRTWVKVGNN 300 

Qy 467 NSAPGEGQSCPNTFVAVNSVQLSAAKQTLRKGQSTTLESTVLPNCATNKKVIYSSSNKNV 526 

I I I I I I I I I II I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 301 NSAPGEGQSCPNTFVAVNSVQLSAAKQTLRKGQSTTLESTVLPNCATNKKVI YSSSNKNV 360 

Qy 527 ATVNSAGVVKAKNKGTAT I TVKTKNKGKI DKLTI AVN 563 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I 
Db 361 ATVNSAGVVKAKNKGTAT I TVKTKNKGKI DKLTI AVN 397 



